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摘要 : 为 阐明 小 菜 蛾 Plutella xylostella 不 同 地 理 种 群 的 遗传 多 样 性 , 应 用 ISSR 技术 对 我 国 小 菜 蛾 8 个 地 理 种 群 的 
遗传 多 样 性 进行 了 研究 分 析 。15 条 引物 扩 增 出 395 条 ISSR 条 带 , 其 中 多 态 性 条 带 占 89. 11% , 全 部 个 体 显 示 了 各 
自 独 特 的 ISSR 图 谱 。ISSR 标记 的 遗传 多 样 性 分 析 结 果 表 明 : 小 菜 蛾 无 论 在 物种 水 平 上 (P=89.11%,H = 
0.2706, 1=0.4286) , 还 是 在 种 群 水 平 上 (P=88. 80% , 厂 =0.2759, [= 0. 4349 ) 都 表现 出 较 高 的 遗传 多 样 性 。 其 
中 , 北京 南口 种 群 内 遗传 变异 最 大 , 海南 海口 和 甘肃 兰州 种 群 内 遗传 变异 最 小 , 南方 地 区 ( 云南、 湖北 ) 小 菜 蛾 种 
群 遗 传 多 样 性 明显 高 于 北方 地 区 (北京 、 天 津 、 山 东 、 黑 龙 江 、 甘 肃 ) 种 群 。 据 种 群 变异 来 源 分 析 , 有 5. 66% 的 遗 
传 变异 来 自 种 群 间 , 94.34% 的 变异 来 源 于 种 群 内 (N, =8.3399), 不 同 地 理 种 群 间 没 有 明显 的 遗传 分 化 。 本 文 有 
关 小 全 蛾 不 同 地 理 种 群 基因 流动 和 遗传 变异 的 研究 为 小 沫 蛾 抗 药性 的 控制 及 田间 种 群 的 综合 防治 提供 了 有 价值 
的 分 子 生物 学 依据 。 
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Genetic diversity of different geographical populations of Plutella 


xylostella ( Lepidoptera: Plutellidae) from China based on ISSR analysis 
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Abstract: The genetic diversity of eight characteristic geographical populations of Plutella xylostella from 
China was investigated with ISSR method using fifteen selective primers in this study in order to clarify the 
genetic diversity of different geographic populations of P. wylostella. The results showed that total 395 
ISSR loci, of which 89. 11% are polymorphic, were obtained, and the characteristic ISSR pattern for 
each P. xylostella individual was detected. The proportion of polymorphic bands (P), Shannon’ s index 
(7) and Nei s gene diversity index (H) of P. xylostella displayed a high degree of genetic diversity both 
at the species level (P=89.11%, H=0.2706, T=0.4286) and at the population level (P =88.80%, 
H=0.2759, T=0.4349). The genetic diversity of P. xylostella was higher in areas of southern China 
( Yunnan and Hubei) than in areas of northern China (Beijing, Tianjin, Shandong, Heilongjiang, and 
Gansu). The intra-population genetic variation was the highest in Nankou of Beijing, and the lowest in 
Haikou of Hainan and Lanzhou of Gansu. Im additional, 5. 66% genetic variations are from intra- 
population and 94.34% from inter-population (N, =8.3399). No obvious genetic differentiation exists 
among the eight characteristic geographical populations of P. xylostella in this study. The results provide 
a valuable basis for the pesticide resistance control and the integrated management of the field population 
of P. xylostella. 
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物种 的 遗传 多 样 性 是 物种 进化 的 物质 基础 , 物 
种 的 DNA 序列 特征 是 物种 遗传 多 样 性 的 主要 体现 
形式 。 人 简单 重复 序列 (simple sequence repeat， 
SSR) ， 又 称 微 卫星 (microsatellite ) DNA， 是 一 类 广 
泛 存 在 于 真 核 生 物 基因 组 中 的 DNA 串联 重复 序列 ， 
具有 丰富 的 多 态 性 、 吻 于 操作 检测 、 共 显 性 遗传 、 
以 重 德尔 方式 分 离 等 特点 ， 有 利于 种 群 水 平 遗 传 多 
样 性 的 研究 ( Arias et al.，2006 ) ， 在 分 子 生态 学 领 
域 被 广泛 使 用 ( 黄龙 花 等 , 2011)。 但 SSR 引物 本 
身 具 有 很 强 的 物种 特异 性 , 需要 根据 被 测 物种 的 基 
因 组 信息 进行 特定 引物 设计 , 这 极 大 限制 了 SSR 技 
术 在 某 些 物种 上 的 应 用 (Hakki and Akkaya, 2000 ) 。 
简单 重复 序列 间 区 (inter simple sequence repeat， 
ISSR ) 是 由 Zietkiewicz 等 (1994 ) 提出 的 锚 定 的 SSR 
分 子 标记 , 在 微 卫星 DNA 的 3' 端 或 5' 端 加 上 2~4 
个 随机 核 苷 酸 设计 引物 , 扩 增 SSR 之 间 的 核酸 序 
列 , 揭示 基因 组 中 微 卫 星 序列 的 变异 情况 。 与 其 他 
分 子 标记 相 比 ，ISSR 分 子 标 记 技 术 具 有 应 用 范围 
更 广泛 、 通用 性 强 、 重 复 性 和 稳定 性 好 ,多 态 性 高 、 
结合 位 点 丰富 等 特点 , 其 所 揭示 的 多 态 性 比 RFLP， 
RAPD 和 SSR 等 分 子 标记 方法 更 丰 宣 。 因 此 , ISSR 
分 子 标记 技术 已 经 在 亲缘 关系 鉴定 (Ammiraju et al.， 
2001; Liu et al., 2005 ; 锅 学 勤 等 , 2005 ) 、 种 质 资 源 
和 和 遗传 多 样 性 研究 ( 钱 韦 等 ,2000; 侯 永 骏 等 ， 
2005; 绢 云 滔 等 ,2005 ) 及 遗传 图 谱 构 建 ( Kojima et 
al.，1998 ) 等 方面 有 所 应 用 。 近 年 来 ,ISSR 在 昆虫 
学 研究 中 也 得 到 了 应 用 。 例 如 , 褚 栋 等 (2008a) 利 
用 ISSR 发 现 烟 粉 乱 Q 型 种 群 遗 传 多 样 性 高 于 B 型 
种 群 , 为 探讨 烟 粉 乱 Q 型 人 侵 机 制 提供 了 遗传 学 信 
恩 。Roux 等 (2007 ) 利用 ISSR 技术 分 析 19 个 不 同 
小 沫 蛾 Plutella xylostella 地 理 种 群 的 遗传 多 样 性 和 
变异 情况 。 杨 宝山 等 (2008 ) 利用 ISSR 分 析 了 10 个 
不 同 地 域 银 杏 大 和 蛋 蛾 Dictyoploca japonica 的 遗传 多 
样 性 , 发 现 不 同 地 域 银 杏 大 看 蛾 已 发 生 种 群 分 化 。 

小 汪 蛾 是 危害 十 字 花 科 蔬 染 的 世界 性 害虫 。 目 
1953 年 有 关 它 们 对 化 学 农药 产生 抗 药 性 (Endersby 
et al.，2006 ) 的 报道 以 来 , 目前 已 知 小 瑟 蛾 已 对 50 
多 种 农药 产生 不 同 程度 的 抗 性 ( 闫 艳 春 等 ，1997 ) 。 
研究 发 现 杀 虫 剂 的 使 用 能 够 引起 昆虫 的 遗传 多 样 性 
及 遗传 分 化 ( 祥 栋 等 ,2008b ) 。 前 人 研究 提示 ,小 
沫 蛾 不 同 地 区 种 群 遗传 多 样 性 变异 可 能 与 杀 虫 剂 的 
使 用 相关 ( Caprio and Tabashnik ，1992 ; 乔 传令 等 ， 
2000)。 我 国 各 地 小 亲 蛾 对 不 同 杀 上 忠 剂 产生 了 不 同 


的 抗 药 性 ( 同 艳 春 等 , 1997) 。 因 此 , 不 同 小 亲 蛾 地 
理 种 群 遗 传 多 样 性 的 研究 有 助 于 了 解 不 同 地 区 的 小 
菜 蛾 基因 流动 和 遗传 变异 情况 在 不 同 地 理 种 群 的 抗 
性 发 展 中 的 作用 。 然 而 , 迄今 有 关中 国 不 同 地 区 小 
菜 蛾 的 基因 流 和 遗传 分 化 情况 研究 较 少 。 

本 研究 拟 利用 ISSR 分 子 标记 技术 对 不 同 地 理 
种 群 小 荣 蛾 的 遗传 多 样 性 进行 分 析 ， 以 期 揭示 不 同 
地 理 环境 下 小 六 蛾 对 其 适应 性 啊 应 的 遗传 变化 , 该 
方面 的 研究 将 会 为 小 瑟 峨 的 综合 治理 提供 有 价值 的 
参考 资料 。 


1 材料 与 方法 


1.1 实验 材料 

实验 用 小 亲 蛾 采 目 海南 海口 ( HK)、 云 南 玉 诅 
(YX)、 洒 龙 江 哈 尔 滨 (HRB)、 山 东 青 岛 (QD)、 北 
京 南 口 (NK)、 天 津 武 清 ( 可 )、 湖 北 武汉 (WH)、 甘 
肃 兰 州 (LZ) 的 8 个 目 然 地 理 种 群 ( 表 1) 。 利 用 性 
诱 剂 诱捕 小 亲 蛾 成 虫 , 取 活 虫 于 95% 乙醇 中 置 4 
保存 。 每 个 种 群 分 别 取 15 ~ 20 头 个 体 进 行 DNA 
提取 。 
1.2 DNA 提取 

采集 小 染 蛾 成 虫 单 头 进行 基因 组 DNA 提取 ， 
提取 方法 按照 TIANamp Genomic DNA Kit 
(TIANGEN BIOTECH CO., LTD. ) 说 明 书 进行 。 用 
琢 脂 糖 凝 胶 电 泳 进行 检测 ，Nanodrop 2000c 分 光 光 
度 计 (Thermo Scientific 公司 ) 测定 其 浓度 和 纯度 。 
从 0OD2:o/ZOD:;s% 在 1.8 ~1.9 之 间 、 浓度 大 于 40 ng/ 
mL 的 DNA 样品 中 。 每 个 种 群 选取 12 个 DNA 样品 
进行 ISSR 遗传 多 样 性 分 析 。 
1.3 ISSR 分 析 
1.3.1 引物 的 租 选 : 经 预 实验 , 从 100 条 引物 中 入 
选 出 15 条 多 态 性 好 、 条 带 清 晰 的 引物 用 于 ISSR- 
PCR 扩 增 反应 ( 表 2)。 
1.3.2 ISSR-PCR 扩 增 : PCR 反应 体系 (20 pL): 
1.5 mmol/L Me*'*、2.5 U Tag DNA 聚合 酶 、0. 2 
mmol/L dNTPs、1. 25 jmol/L 引物 、20 ng 模版 
DNA。PCR 反应 程序 为 : 94C 预 变性 5.0 min; 94% 
变性 45 s, 40 ~61C (不 同 引 物 退 火 温度 各 异 ) 退 火 
1 min, 72% 延伸 1.5 min, 35 个 循环 ; 72% 延伸 10 
min; 10Y 保存 。 不 同 的 ISSR 引物 退火 温度 不 同 ， 
根据 预 试验 结果 调整 各 个 引物 的 退火 温度 , 见 表 2。 
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表 1 用 于 ISSR 分 析 的 小 莱 蛾 种 群 
Table 1 The Plutella xylostella populations for ISSR analysis in this study 
, DNA 取样 个 体 数 
种 群 采集 地 样本 量 寄主 植物 海拔 (m) ”经 度 纬度 采集 时 间 
Number of DNA-sampled 
Population Collecting location Sample size Host plants Altitude Longitude “Latitude Collecting time 
individuals 
» » 器 蓝 
HK 海南 海 18 H 100 110.20°E 20.02°N 2010.5 15 
Haikou, Hainan Brassica oleracea 
YX 南 玉江 25 日 这 1 960 102.32°E 24.22°N 2008.6 16 
Yuxi, Yunnan Brassica pekinensis 
黑龙 江 哈尔滨 览 
HRB 龙 江 哈 尔 效 25 H 128 126.36°E 45.44°N 2009.6 18 
Harbin, Heilongjiang B. oleracea 
山东 青 吕 甘蓝 
QD 东 育 岛 24 15 117.00°E 36.40°N 2008.5 19 
Qingdao, Shandong B. oleracea 
北京 南口 蓝 
NK 本 南 29 H 75 116.24°E 39.55°N 2008.6 17 
Nankou, Beijing B. oleracea 
天 津 武 清 自 于 
1J 妾 起 济 26 让 5 117.12°E 39.02°N 2009.6 20 
Wuqing, Tianjin B. pekinensis 
湖北 武汉 油 沫 
WH 率直 23 和 23 114.17°E 30.35°N 2009.9 18 
Wuhan, Hubei Brassica campestris 
圭 兰 州 蓝 
LZ 目击 兰州 18 1 520 103.51°E 36.04°N 2008.7 16 
Lanzhou, Gansu B. oleracea 
表 2 ISSR 扩 增 中 使 用 的 引物 为 ”0”， 建 立 二 元 数据 矩阵 。 将 数据 和 输入 


Table 2 Primers used for the ISSR amplification in this study 


引物 引物 序列 (5 -3") 退火 温度 (7 ) 
Primers Primer sequences Annealing temperature 
823 TCTCTCTCTCTCTCTCC 54 
807 AGAGAGAGAGAGAGAGT 52 
826 ACACACACACACACACC 53 
840 GAGAGAGAGAGAGAGAYT 58 
856 ACACACACACACACACYA 56 
861 ACCACCACCACCACCACC 61 
872 GATAGATAGATAGATA 44 
873 GACAGACAGACAGACA 44 
879 CTTCACTTCACTTCA 40 
880 GGAGAGGAG AGGAGA 46 
881 GGGTGGGGTGGGGTG 55 
886 VDVCTCTCTCTCTCTCT 41 
887 DVYVDTCTCTCTCTCTCTC 40 
888 BDBCACACACACACACA S0 
899 CATGGTGTTGGTCATTGTTCCA 58 


1.4 数据 统计 与 分 析 

将 ISSR-PCR 扩 增 产物 在 2.0% 球 脂 糖 胶 上 电 
泳 。 电 泳 结束 后 , 用 Quantity One 凝 胶 分 析 软 件 处 
理 胶 图 , 同一 位 置 有 清晰 市 的 记 为 "1”, 无 审 的 记 


POPGEN1. 32 软件 ( Endersby et al.，2006 ) ,计算 小 
沫 蛾 不 同 种 群 的 遗传 距离 (Nei, 1972)，, 多 态 性 位 
点 比例 以 及 下 列 遗 传 多 样 性 参数 : 有 效 等 位 基因 数 
Ne (effective number of alleles per loci) 、Nei 氏 基 因 
多 样 性 指数 HH (gene diversity ) (Nei，1973 ) 和 
Shannon 氏 人 信息 指数 了 (Shanon”s information 
同时 , 利用 POPCEN1. 32 软件 获得 相似 系 
数 和 矩阵 ,用 其 中 的 UPGMA ( unweighted pair group 
method with arithmetic means ) 法 进行 聚 类 分 析 并 生 
成 聚 关 图 。 


结果 与 分 析 


小 莱 蛾 种 群 DNA 的 ISSR 扩 增 结果 

利用 15 条 ISSR 引物 对 8 个 种 群 96 头 小 全 是 
DNA 进行 扩 增 , 共 得 到 395 条 可 统计 的 DNA 条 带 ， 
平均 每 条 引物 扩 增 出 26. 33 条 之 ,其 中 888 号 引物 
扩 增 市 数 最 多 , 为 33 条 , 823 和 873 号 引物 扩 增 市 

数 最 少 , 为 18 条 ; 不 同 引物 扩 增 出 的 多 态 性 条 市 数 
和 多 态 性 条 融 比 例 有 一 定 差异 ,多 态 性 条 融 比 例 最 
大 的 为 899 号 引物 , 为 96. 55% , 最 小 的 为 873 引 
物 , 为 72.22% ( 表 3)。 不 同 种 群 的 每 一 个 个 体 都 


index ) 。 
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呈现 唯一 的 ISSR 基因 型 , 说 明 ISSR 标记 对 小 瑟 峨 
有 很 高 的 鉴别 效率 , 同时 说 明 小 菜 蛾 个 体 间 存在 较 
大 的 遗传 变异 。 这 些 位 点 在 各 种 群 中 分 布 的 不 均 
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衡 , 从 小 亲 蛾 8 个 种 群 的 多 态 位 点 比例 可 以 看 出 ， 
小 亲 蛾 的 遗传 多 样 性 比较 丰 官 。 


表 3 小 莱 蛾 种 群 ISSR 选择 性 扩 增 引物 产生 的 多 态 性 条 市 
Table 3 Number of the amplified bands using ISSR different primers for Plutella xylostella populations in this study 


引物 总 谱 市 数 多 态 性 条 带 数 多 态 性 条 带 比率 (% ) 
Primer Total number of bands Number of polymorphic bands Proportion of polymorphic bands 
807 31.00 29.00 93. 93 
823 18.00 16.00 88. 89 
820 29. 00 27.00 93. 10 
840 28. 00 21. 00 73.00 
856 27.00 24.00 88.89 
861 25.00 23.00 92.00 
872 29. 00 27.00 93. 10 
873 18.00 13.00 72.22 
879 22. 00 19.00 86. 36 
880 26. 00 24.00 92.31 
881 30.00 27.00 90.00 
886 25.00 22.00 88. 00 
887 25.00 21. 00 84. 00 
888 33. 00 31. 00 93. 94 
899 29. 00 28.00 96.55 
平均 Mean 26.33 23.47 89.11 
合计 Total 395.00 332. 00 89.11 


2.2 小 菜 蛾 种 群 的 遗传 多 样 性 分 析 

多 态 位 点 比例 (P)、Shannon 氏 信 息 指 数 (7) 和 
Nei 氏 基 因 多 样 性 指数 (五) 是 衡量 种 群 多 样 性 的 最 
常用 的 指标 。 从 表 3 中 看 出 ,小 亲 蛾 在 物种 水 平 上 
的 多 态 性 位 点 比例 89. 11% 。 从 单个 种 群 来 看 , 不 
同 地 理 种 群 多 态 位 点 比例 最 低 为 84. 81% (HK 和 
1Z)，, 多 人 态 性 条 带 有 335 条 ; 最 高 为 92.41% (NK)， 
多 态 性 条 带 多 达 365 条 , 平均 为 88.80% 。 从 地 理 
分 布 上 看 , 中国 南 方 地 区 小 末 蛾 种 群 ( YX，WH ) 的 
多 态 位 点 比例 高 于 北方 地 区 小 羔 蛾 种 群 (TJ，QD， 
HRB，LZ)( 表 4) 。 

Shannon 氏 信 息 指数 (7 分析 结果 显示 ，YX 最 
大 (T=0.4243), 除 HK(I=0.3779) 外 ,LZ 最 小 
(T=0.3873), 物种 水 平 的 7 为 0.4286, 种 群 水 平 的 
平均 值 1 为 0.4349。 从 表 4 中 仍 可 以 看 出 中 国 南方 
地 区 小 沫 蛾 种 群 ( YX,， WH ) 的 Shannon 氏 信 息 指 数 
要 高 于 北方 地 区 小 末 蛾 种 群 (QD, NK, TJ，HRB， 
LZ) ,说 明 南 方 地 区 的 种 群 遗 传 多 样 性 要 比 北方 地 
区 的 种 群 丰富 。 也 就 是 说 , 低 纬 度 地 区 小 亲 蛾 具有 


更 高 的 种 群 遗 传 多 样 性 。Nei 氏 基 因 多 样 性 指数 
(五 ) 是 衡量 种 群 多 样 性 男 一 个 常用 参数 。 分 析 结 果 
表现 出 一 样 的 模式 ，YX(H=0.2739) 具 有 最 高 的 
Nei 氏 基 因 多 样 性 , 除 HK(H=0.2405) 外 , LZ 最 小 
(五 =0.2483)( 表 4) ,南方 地 区 的 Nei 氏 基 因 多 样 
性 指数 要 高 于 北方 地 区 的 种 群 。 
2.3 小 菜 蛾 种 群 遗传 分 化 与 基因 流 

对 小 沫 蛾 种 群 内 总 体 的 遗传 分 化 进行 分 析 , 物 
种 水 平 总 的 基因 多 样 度 (,) 为 0.2759, 种 群 内 遗 
传 分 化 系数 (H,) 为 0.2603。 利 用 Nei 氏 基 因 多 样 
度 算法 计算 , 8 个 小 菜 蛾 地 理 种 群 间 的 遗传 分 化 系 
数 (G,) 为 0.0566, 也 就 是 说 总 变异 的 5.66% 来 日 
不 同 种 群 间 , 94. 34% 的 变异 来 自 于 种 群 内 个 体 间 。 
根据 V, 值 佑 计 的 迁移 数 能 有 效 地 反映 种 群 间 基因 
流 的 大 小 。 理 论 上 , 基因 流 N,, >2, 表明 种 群 间 存 
在 较 强 的 基因 交流 。 本 研究 检测 出 小 末 蛾 物种 水 平 
上 的 基因 流 (N; ) 为 8.3399( 表 5), 说 明 种 群 间 的 
基因 流 极 大 。 据 此 作者 认为 所 测试 的 小 亲 蛾 种 群 间 
没有 发 生 和 遗传 分 化 。 
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表 4 小菜 蛾 种 群 间 的 遗传 多 样 性 指数 
Table 4 The genetic diversity coefficients of the Plutella xylostella populations in this study 
入 天 有 效 等 位 基因 数 Te 居多 什 人 和 要 hannon 民生 多 态 位 点 数 多 态 性 位 点 比例 (% ) 
population Number of effective alleles Nei’ s index Shannon’s index Number of polymorphic Proportion of 
H I loci polymorphic loci 
HK 1.3756 +0.2930 0.2405 +0.1562 0.3779 +0.2174 335 84.81 
YX 1.4389 +0.3011 0.2739 +0.1521 0.4243 +0.2040 360 91.14 
HRB 1.3961 +0.2903 0.2526 +0. 1525 0.3962 +0.2086 350 88.61 
QD 1.4321 +0.3003 0.2702 +0.1538 0.4183 +0.2091 351 88. 86 
NK 1.4093 +0.2834 0.2620 +0.1443 0.4119 +0.1930 365 92.41 
TJ 1.4126 +0.2874 0.2622 +0. 1500 0. 4092 +0.2050 352 89.11 
WH 1.4341 +0.2939 0.27243 +0.1505 0.4227 +0.2028 358 90.63 
LZ 1.3932 +0.3028 0.2483 +0.1594 0.3873 +0.2210 335 84.81 
平均 值 Mean + SD 1.4226 +0.2429 0.2759 +0. 1263 0.4349 +0. 1648 351 +10.95 88. 80 +2.77 
合计 Total 1.4108 +0.2370 0.2706 +0. 1246 0.4286 +0. 1632 352 89.11 


表 5 8 个 小 莱 蛾 地 理 种 群 的 遗传 分 化 系数 及 基因 流 
TableS “Coefficients of the genetic diversity and gene flow within and among the geographical populations of Plutella xylostella 


地 理 种 群 总 数 
Total geographical populations 


个 体 数 量 


Number of individuals 


8 96 


0.2739 +0.0159 


H H G N 


t S st m 


0.2603 +0.0141 0.0566 8.3399 


HH,: 种 群 间 总 的 遗传 变异 The total genetic diversity among populations; 及,: 各 个 种 群 内 的 遗传 变异 Genetic diversity within a population; G,: 种 群 
间 的 遗传 分 化 系数 Cenetic diversity index among populations; N，: 种 群 间 的 基因 流动 系数 Gene flow among populations. 


2.4 遗传 距离 及 聚 类 分 析 

遗传 距离 的 度量 反应 了 每 个 种 群 间 彼 此 杂 缘 关 
系 的 远近 。 为 确定 小 荣 蛾 8 个 地 理 种 群 之 间 的 遗传 
关系 , 对 Nei 氏 无 偏 遗传 距离 进行 了 计算 ( 表 6)。 
各 种 群 遗 传 距离 在 0. 0159 (样品 NK-HRB) ~ 
0.0364 (样品 LZ-QD ) 之 间 , 平均 遗传 距离 为 
0.0243 。 各 个 种 群 间 的 相似 性 遗传 系数 在 0. 9642 ~ 


0.9842 之 间 。 利 用 UPGMA 方法 对 小 沫 蛾 不 同 地 理 
种 群 进 行 聚 类 分 析 , 绪 打 显 示 ，NK 种 群 和 HRB 种 
群 最 移 聚 为 一 文 ,然后 和 TJ 种 群 、WH 种 群 再 聚 为 
一 类 , 随后 和 YX 种 群 、QD 种 群 聚 类 ,最 后 和 LZ 
种 群 、HK 种 群 聚 合 (图 1) 。 本 研究 中 小 沫 蛾 各 个 
种 群 间 与 地 理 空 间 并 没有 体现 一 致 关系 。 


个 同 种 群 小 莱 蛾 遗传 相似 性 (右上 角 ) 与 遗传 跑 离 (左下 角 ) 


Table 6 Genetic identity ( above diagonal) and genetic distance ( below diagonal) among different populations of Plutella xylostella 


表 6 
种 群 Population HK YX HRB 
HK 1. 0000 0.9737 0.9777 
YX 0. 0266 1.0000 0. 9766 
HRB 0. 0225 0. 0237 1.0000 
QD 0.0271 0. 0234 0. 0237 
NK 0. 0222 0. 0215 0.0159 
TJ 0. 0250 0. 0254 0. 0209 
WH 0. 0240 0. 0249 0. 0267 
Wy 0. 0226 0. 0339 0. 0287 


OO OO © 


| 一 


OO ©O oo oc 


QD NK TJ WH LZ 

. 9733 0. 9781 0. 9753 0. 9763 0. 9777 
.9768 0. 9787 0. 9749 0. 9754 0. 9667 
. 9765 0. 9842 0. 9793 0. 9737 0. 9717 
.0000 0. 9789 0. 9738 0. 9776 0. 9642 
.0214 1. 0000 0. 9820 0. 9795 0. 9727 
0265 0.0182 1. 0000 0. 9808 0. 9756 
.0226 0. 0207 0.0194 1.0000 0. 9753 
.0364 0. 0277 0. 0247 0. 0250 1.0000 
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图 1 8 个 小 菜 蛾 地 理 种群 间 的 聚 类 分 析 图 
Fig. 1 The UPGMA dengrogram of the eight geographical 

















populations of Plutella xylostella produced by POPGEN soft 
种 群 代码 参见 表 1 。Refer to Table 1 for population codes. 


小 荣 蛾 是 十 字 花 科 蔬 沫 的 重要 害虫 , 在 全 国 各 
个 地 区 均 有 不 同 程度 的 危害 。 有 关 小 沫 蛾 遗传 多 样 
性 的 研究 大 多 都 采用 线粒体 (Chang et al., 1997 ) 及 
酶 谱 分 析 ( 王 少 丽 等 , 2002 ) 等 方法 进行 分 析 。 本 研 
究 利 用 ISSR 撤 术 对 小 沫 蛾 种 群 的 遗传 多 样 性 进行 
检测 , 结果 显示 小 沫 蛾 无 论 在 物种 水 平 上 (7 = 
0.4286), 还 是 在 种 群 水 平 上 (7= 0. 4349 ) 都 表现 出 
较 高 的 遗传 多 样 性 , 且 供 试 种 群 的 每 个 样品 都 呈现 
唯一 的 ISSR 基因 型 。 各 个 种 群 间 的 相似 性 遗传 系 
数 在 0.9642 ~ 0. 9842 之 间 , 各 个 种 群 间 没有 分 化 
的 趋势 。 综 合 以 上 结果 表明 , 我 国 不 同 地 域 小 荣 蛾 
的 遗传 多 样 性 十 分 丰富 , 这 与 王 少 丽 等 (2002 ) 的 分 
析 结 果 类 似 。 

物种 遗传 多 样 性 水 平 的 高 低 直 接 影响 其 进化 潜 
力 和 对 环境 的 适应 能 力 (Chang et al., 1997 ; 胡 志 昌 
和 王 湛 新 ，1998 ; Gurdebeke et al.，2003 ) ， 较 高 的 
遗传 多 样 性 也 使 得 物种 具有 了 较 强 的 适应 环境 胁迫 
的 能 力 。 小 沫 蛾 种 群 丰 富 的 遗传 多 样 性 正 是 其 对 环 
境 变 化 强 适应 抵抗 能 力 的 遗传 基础 。 这 进一步 从 分 
子 遗 传 学 角度 解释 了 小 沫 蛾 为 何 能 对 几乎 所 有 的 药 
剂 产生 田间 抗 药性 。Caprio 和 Tabashnik (1992 ) 分 
析 13 个 小 荣 蛾 夏威夷 种 群发 现 , 种 群 间 的 基因 流 
动 是 高 速 进行 的 , 种 群 内 体现 极 大 的 基因 多 样 性 ， 
他 们 认为 农户 之 间 用 药 不 同 是 导致 种 群 内 高 度 的 基 
因 多 样 性 的 主要 原因 。 乔 传令 等 (2000) 也 得 出 小 
沫 蛾 抗 药 性 的 发 生发 展 情况 与 用 药 情 况 等 呈正 相关 
的 结论 , 用 药 的 种 类 、 频 率 和 强度 等 情况 将 导致 小 
沫 蛾 不 同 的 抗 药 性 水 平 ， 从 而 在 一 定 程度 上 导致 了 
小 沫 蛾 不 同 地 理 种 群 内 的 多 样 性 。 


小 菜 蛾 种 群 间 的 遗传 距离 与 地 理 距离 之 间 无 显 
著 相 关 性 , 这 说 明 地 理 隔 离 并 未 对 小 菜 蛾 种 群 间 的 
基因 交流 产生 影响 。 海 南 省 是 一 个 岛屿 , 与 大 陆 隔 
海 相 望 , 因而 , 海南 ( HK) 种 群 与 其 他 种 群 间 存在 
着 天 然 的 海峡 隔离 。 这 可 能 是 引起 HK 种 群 的 
Shannon 氏 信 息 指 数 (7) 和 Nei 氏 基 因 多 样 性 指数 
(五 ) 均 低 于 其 他 种 群 的 原因 。 然 而 , 本 研究 通过 对 
96 个 样品 的 UPGMA 聚 类 分 析 , 没有 发 现 海 南 种 群 
独立 集中 聚 在 一 起 , 而 是 与 其 他 地 理 种 群 聚 集 在 一 
起 。 这 说 明海 南 种 群 没有 因为 海峡 隔离 而 影响 到 其 
与 内 陆 种 群 基因 频率 的 同 质 性 , 也 就 是 说 海峡 隔离 
并 没有 阻碍 小 菜 蛾 之 间 进 行 基因 交流 。 这 可 能 与 小 
菜 蛾 的 主要 寄主 植物 一 一 十 字 花 科 蔬 菜 的 广泛 种 植 
与 运输 有 关 。 从 这 点 来 讲 , 更 应 该 注意 小 菜 蛾 的 综 
合 防治 , 治理 中 多 种 药剂 轮换 使 用 , 控制 小 菜 蛾 抗 
药性 上 升 的 速度 , 注意 高 低 剂 量 的 合理 搭配 , 在 部 
分 地 区 保留 小 羔 蛾 敏感 群体 ， 从 而 在 基因 流动 时 稀 
释 抗 性 基因 等 。 

本 文 有 关 小 菜 蛾 不 同 地 理 种群 基 因 流 动 和 和 遗传 
变异 的 研究 为 小 菜 蛾 抗 药 性 的 控制 及 田间 种 群 的 综 
合 防治 提供 了 有 价值 的 分 子 生物 学 依据 。 但 是 ,由 
于 ISSR 分 子 标记 技术 本 身 具有 一 些 缺 点 ,如 主要 
标记 显 性 基因 , 不 能 区 分 杂 合 体 和 纯 合 体 等 , 因此 
ISSR 分 子 标记 在 估算 种 群 遗 传 的 变异 上 还 存在 一 
些 不 足 , 为 种 群 遗 传 结构 分 析 所 提供 的 统计 信息 还 
比较 有 限 ( 张 民 照 和 康乐 , 2002) 。 另 外 , 本 文 所 涉 
及 的 种 群 和 个 体 数量 还 比较 有 限 , 很 难 全 面 反映 全 
国 各 地 的 小 菜 蛾 情况 ， 尚 需 进 一 步 研究 。 
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